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 چکیده 
هدف اصلی تحقیقات فیلوژنتیکی بازسازی تاریخچه تکاملی 

موجودات است. ارتباطات خویشاوندی بین موجودات مختلف 

های فیلوژنی های درختی به نام درختاز طریق رسم دیاگرام

های متداول روش بیسین شود. از بین روشتوصیف می

ای رسم درختان فیلوژنی است. در این روشی قدرتمند بر

های مشاهده شده، احتمال صحت روش با توجه به داده

-شود، بررسی میآیند گفته میدرخت که به آن احتمال پس

نمایی است ای از روش بیشینه درستاین روش جورهگردد. 

های که به جای جستجوی درختی که احتمال دیدن داده

های موجود به توجه به داده کند، باموجود را حداکثر می

گردد. از مزایای این دنبال درختی با بیشترین احتمال می

روش نسبت به روش بیشینه درست نمایی این است که 

ای آماری ارائه الگوریتم استفاده شده برای هر یافته پشتوانه

می کند که این پشتوانه احتمال واقعی است در حالی که در 

ی مقادیر بوت استراپ، احتمال نمایروش بیشینه درست

 نیستند. 
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 مقدمه
نی ژفیلو از ها است. هدففیلوژنی تاریخچه تکاملی گروهی از نهاده

توصیف ارتباطات تکاملی از لحاظ خویشاوندی نسبی با جد مشترک 

خه شاخه یا درختی نشان شا یاست. این ارتباطات به شکل دیاگرام

 ها به هم وصل هستندهای آن از طریق گرهداده می شود که شاخه

های فیلوژنتیکی از روی مشخصات های سنتی واکاویدر روش .[1]

گرفت ولی امروزه با توجه به حجم بالای شناختی صورت میریخت

های مولکولی موجود، نقطه آغاز واکاوی عمدتاً دسترسی به داده

های اسید نوکلئیک یا پروتئین( است. با این عات توالی )توالیاطلا

وجود، دسترسی به چنین منبع قابل اعتمادی از شواهد به معنی 

های پایان مشکلات و مسائل تحقیق فیلوژنتیکی نیست. بلکه جنبه

های فیلوژنی های اصلی رسم درختیابند. روشمحاسباتی اهمیت می

است.  2های مبتنی بر صفتو روش 1لههای مبتنی بر فاصشامل روش

های فاصله ،3روش الحاق مجاور های مبتنی بر فاصله مانندروش

های دارای بیشترین ها را محاسبه کرده و توالیدوتایی بین توالی

به عبارت دیگر فاصله بین هر  دهد.تشابه را در یک گروه قرار می

دست آمده برای شود و از ماتریس فاصله به جفت توالی محاسبه می

برای  و این روش ساده و سریع است شود.ساخت درخت استفاده می

آن های اولیه مفید است اما برای استفاده از درخت نهایی باید بررسی

های مبتنی بر ، روشدر مقابل کرد. ها مقایسهرا با نتایج سایر روش

 6و بیسین 5نمایی، بیشینه درست4های پارسمونیروش صفات مانند

های های مبتنی بر صفات، به طور هم زمان کلیه توالیهستند. روش

کند در حالی که برای ساخت درخت هر مورد بررسی را مقایسه می

دهد. در بار یک صفت را در نظر گرفته و یک امتیاز به هر درخت می

روش بیشینه پارسمونی امتیاز درخت کمترین تعداد تغییرات است. 

است. از لحاظ تئوری  7آیندیاز احتمال پسدر روش بیسین این امت

درختی که بهترین امتیاز را دارد از طریق مقایسه کلیه درختان 

آید. در عمل به دلیل تعداد بالای درختان ممکن ممکن به دست می

های این کار غیر ممکن است و برای حل این مشکل از الگوریتم

رختی اولیه با ها دشوند. این روشجستجوی هورستیک استفاده می

یک الگوریتم سریع تولید کرده و سپس برای بهبود امتیاز درخت 

نمایی و های بیشینه درستدهند. روشتنظیمات مجدد انجام می

های پارسمونی بر مبنای مدل بیسین بر مبنای مدل هستند اما روش

های آماری برای بازسازی فیلوژنی سعی بر محاسبه روش .[2]نیستند 

های فیلوژنتیکی مختلف دارند و به این منظور باید از ختاحتمال در

یک مدل تکامل توالی استفاده کنند. مدل تکامل توالی این واقعیت را 

ها در یک توالی یکسان گیرد که احتمال وقوع تمام جهشدر نظر می

  .[1]نیست 

 

                                                 
1 distance based methods 
2 Character based methods 
3 neighbor joining (NJ) 
4 parsimony  
5 maximum likelihood  
6 Bayesian 
7 posterior probability 
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